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زیستی: ارتقاء مفهوم مرکزیت گره با استفاده از پیچیده تحلیل توپولوژی شبکه های 

 معیارهای گوناگون

 ، 3 مهرداد صفاریه، ۲خیرالله رهسپار فرد  ، ۱) نویسنده مسئول(علی سرآبادانی
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  دهیچک

 مطالعه به باید همیشه زیستی هایشبکه نتایج تفسیر

 تفاقا هیچ حاضر حال در باشد، داشته بستگی هاگره توپولوژیک

 اغلب و ندارد وجود معیارها این از استفاده نحوه مورد در نظری

 ودیمحد تعداد از ایپایه تفسیری به همیشه شبکه هایتحلیل

ته ای گفی زیستی به هر شبکهشبکه .شودمی منجر معیارها از

گیرد. های زیستی مورد استفاده قرار میشود که برای سیستممی

هایی شود که شامل زیربخشیک شبکه به سیستمی گفته می

باشد که به یکدیگر در غالب یک کل، پیوند داشته باشند، مانند 

 غذایی کل با یکدیگر در ارتباطند. های مختلف که در شبکهگونه

 مفهوم منسجم درک زیستی، هایشبکه کامل درک برای

 ایگره معیار ۱۱ برای بنابراین،. است ضروری گره مرکزیت

 کاربردهای ابتدا مطالعه این زیستی، هایشبکه در معمولی

 ارزیابی را آنها بالقوه کاربردهای همچنین و معایب مزایا، فعلی،

 اظرامتن و شودمی ارائه قبلی مطالعات بر مروری سپس،. کندمی

 ارائه تیزیس توپولوژی هایالگوریتم بهبود منظوربه پیشنهاداتی

 :شودمی ارائه مطالعه این در زیر هایتوصیه نهایت، شود. درمی

 معیارهای از استفاده گره، مرکزیت دقیق و جامع ارزیابی( ۱)

 را آن اطراف مجاورهای هم و هدف گره هم جمله از چندگانه،

 ،  همسایگی بیشینه تراکم مولفه از توانو می سازد،می ضروری

( ۲) کرد؛ استفاده گره مرکزیت سایر معیارهای مکمل عنوان به

 اب هاگره شناسایی برای توانمی را مرکزیت مختلف معیارهای

 عنوان به مطالعه این در که برد، کار به مختلف عملکردهای

 .اندشده ترسیم استعداد و زدن، پل هاینقش ماژولار، مجاورهای

 مقابل در توانندمی اغلب گره مرکزیت از زیر هایگروه( 3) و

 یهمسایگ مولفه و درجه جمله از شوند، سنجیدرستی یکدیگر

  .بودندربین و استرس شعاع، و نزدیکی دوری، ،  بیشینه
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 مقدمه  - 1

 تیزیس موجودیت تک یک توسط زیستی فرآیندهای بیشتر

 مولکول چندین مشترک تلاش به بلکه شود،نمی انجام

 هایکنشبرهم کشف[. 1] دارد بستگی کنندهکنشبرهم

 ارتباطات زیرا است ضروری مختلف هایمولکول بین عملکردی

 ژن یک در جهش خلاف بر. کندمی آشکار را عملکرد-ساختار

 آیندفر چندین نتیجه مولکولی زیستی فرآیندهای محرک،خاص

 علاقه[. 2] دارند تعامل پیچیده شبکه یک در که هستند زیستی

 جودو ایشبکه چارچوبی در شناسیزیست مطالعه به ایفزاینده

 و اهمؤلفه که هاییگره از متشکل) زیستی شبکه[. 2-7] دارد

 از هاگره جفت برهمکنش( دهندمی نشان را زیستی هاییال

 ولکولیم سیستم یک زیستی شبکه. هستند گراف تئوری جنبه

 هب معمولا   که کندمی مشخص را متقابلی اتصالات با همراه را

. شودمی داده نشان رأس هامیلیون با چگالی نمودار صورت

 طلاعاتا تریناساسی و ترینایپایه شبکه، توپولوژیکی ساختار

 هاارگانیسم زیستی هایمکانیسم درک[. 4] است دسترسی قابل

 هبودب توپولوژیکی ساختار با زیستی هایداده ترکیب با تواندمی

 [8] شود بخشیده

 که فرض این با زیستی توابع و توپولوژیکی ساختار بین ارتباط

 یکهایدینام در و هستند تصادفی غیر واقعی زیستی سیستمهای

 قرار مطالعه مورد گسترده طور به اند یافته سازمان ساختار

 زیستی های سیستم که است فرضیه این[ 9-11] است گرفته

 سطوح در رفتارها. کندمی متمایز تصادفی های شبکه از را

 توصیف برای انفرادی سطوح و جمعی سطوح زیرشبکه،
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 قرار استفاده مورد زیستی هایشبکه ساختاری رفتارهای

 [2] گیرندمی

 واحد گره یک توپولوژیکی هایویژگی عادی فردی رفتارهای

 اولیه نقش با مرتبط گره مرکزیت مثال، عنوان به هستند،

 شبکه، کل عوض در بخصوص، رفتارهایی[. 12] سیستماتیک

 رفتارهای عنوان تحت که کنند،می دخیل را زیرگراف یک فقط

[. 2] شوندمی شناخته هاموتیف یا هاماژول با زیرشبکهای

 انتظار هچ آن از بیشتر کلی طور به که است زیرگراف یک موتیف

 یک گراف یک ماژول که حالی در شود،می ظاهر رودمی

 جمعی رفتارهای[. 13] است ملاحظه قابل بندیخوشه زیرگراف

 هاگره دهدمی نشان که هستند، دخیل را شبکه رئوس تمام

 د،کننمی ایفا شبکه عملکرد و ساختار در را متمایزی هاینقش

 «مقیاس بدون» و «کوچک دنیای» معروف هایپدیده جمله از

 متوسط فاصله که دهد می نشان کوچک دنیای پدیده[. 14]

 ست،ا کوتاه( متصل های شبکه برای) شبکه یک در هاگره بین

 رجهد توزیع که سازد می آشکار مقیاس بدون پدیده که حالی در

 جایی آن از[. 15] کندمی پیروی توانی قانون توزیع از رئوس

 هارهگ درجه بیشتر هستند، مقیاس بدون پیچیده هایشبکه که

 توزیع دارای محدود گره درجات با ایشبکه[. 16] هستند پایین

 هایگره و هستند ناهمگن اغلب هاگره درجات و است توانی

 دکنن می ایفا شبکه در انتشار در متنوعی هاینقش مختلف

 دیفر اهمیت تغییرات هاگره تنوع پیچیده، هایشبکه در[. 17]

 اثر از زیادی میزان مکررا کلیدی هایگره و دهدمی افزایش را

 .کنندمی ایجاد شبکه ساختار بر را

 هب نسبت تریقوی تأثیر که است ایگره کلیدی گره یک

 خشپ و دارد شبکه توپولوژیکی خصوصیات روی بر هاگره سایر

 از عمدتا  شبکه ساختار یک که حالی در. دارد[ 18] اطلاعات

 رهگ بندیخوشه ضریب و شبکه اتصال گره، فاصله گره، درجه

 ،مقاومت عوامل، سایر میان در شبکه، تابع است، شده تشکیل

 و تجزیه در[. 19] دهد می پوشش را هاشبکه کنترل و انتشار

. ندشو می مطرح اغلب آتی سوالات پیچیده، هایشبکه تحلیل

 ابه عنوان به گره کدام است؟ گره ترینملاحظه قابل گره کدام

 کند؟ می متصل هم به را جامعه دو گره کدام کند؟ می عمل

 داده خپاس شبکه مرکزیت از استفاده با است ممکن مشکلات این

 یزیست هایشبکه و هافنوتیپ که دهدمی نشان مطالعات. شود

 هایگره در نوسانات و هستند مرتبط هم با تنگاتنگی طور به

 هایفنوتیپ ایجاد باعث معمولا  زیستی هایشبکه از خاصی

 هایشبکه مورد در تحقیق بنابراین،[. 20 ،21] شوندمی خاصی

 اطلاعات است ممکن کلیدی هایگره کشف و زیستی

[. 22 ،23] کند فراهم درمانی اهداف برای را ایامیدوارکننده

 هشبک کلیدی های گره توان می چگونه که جاست این دشواری

 هایبیومولکول یافتن. کرد پیدا کارآمد و اتکا قابل روشی به را

 شناسایی عنوان به تواند می زنده موجود یک برای حیاتی

 هایروش محققان. شود درک شبکه یک در کلیدی هایگره

 نآ در که پذیریکنترل توپولوژی، بر مبتنی ایمحاسباتی

 فتنیا برای ماشین یادگیری روش و زیستی دانش از توپولوژی

 ابداع کندمی استفاده زیستی هایشبکه در کلیدی هایگره

 زا توپولوژیکی، خصوصیات بر مبتنی رویکردهای[. 24] اندکرده

 برای ترینمناسب و ترینساده مرکزیت، هایروش جمله

 طول در[. 25] هستند وزن بدون و غیرمستقیم هایشبکه

 هایگره استخراج برای مختلفی رویکردهای گذشته، هایسال

 شامل هامثال[. 28-25] شد بسته کار به شبکه یک در کلیدی

 شینیما یادگیری هایتکنیک گراف، آنتروپی نظریه از استفاده

 ،10 ،8] است ایخصیصه چند هیبرید ارزیابی هایمتدولوژی و

 درک چگونگی از بهتری درک به تحقیقات این[. 29 ،25

 .است کرده کمک زیستی هایسیستم در گره مرکزیت

 بر هشبک ساختار چگونه که است این دهنده بازتاب مرکزیت

 ازهاند سالیان، طول در. گذاردمی تأثیر ها گره وضعیت یا اهمیت

 مرکزیت[. 30] اندیافته توسعه مرکزیت از مختلفی هایگیری

 ندینچ در زیستی شبکه تحلیل از اساسی بخشی عنوان به گره

[. 34-31 ،25 ،24 ،21] است گرفته قرار بحث مورد بررسی

 معیارهایی[ 31-34 ،25 ،24 ،21] هابررسی این از یک هر

 مرکزیت درجه، مثال، عنوان به) را گره مرکزیت از مختلف

 تعمیم آنها از کدام هیچ اما کنند،می خلاصه( غیره و نزدیکی،

 توابع نظر از را گره مرکزیت تحلیل سیستماتیک و عمیق

 طالعاتم بیشتر. دهندنمی ارائه زیستی تفاسیر و توپولوژیکی

 شوندمی محدود هاشاخص از محدودی طیف تفسیر به همچنین

 مورد در نظری اتفاق هیچ حاضر حال در حال، این با[. 35-38]

 جودو زیستی هایشبکه تفسیر در گره مرکزیت اعمال چگونگی

 هایایده آوردن دست به برای کوچک بررسی یک[. 39] ندارد

 زیستی یرتفاس و هاگره توپولوژیکی اطلاعات بین ترواضح تحلیلی

 ها،آنزیم بین ارتباط است ممکن ها گراف. رسید انجام به ممکن

 اطلاعات یا داروها ها،بیماری ها،گیرنده ها،متابولیت ها،ژنوم

-ینپروتئ تعامل مولکولی های شبکه. دهند نشان را داده پایگاه
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 هیدسیگنال هایشبکه و ژن، رگولاتوری متابولیک، ،1پروتئین

 [21] اندزیستی هایشبکه مولکولی
 کانون در نشده هدایت زیستی هایشبکه بررسی، این در

 آنجایی از ای،گره مرکزیت معیارهای مورد در. دارند قرار توجه

-34 ،25 ،24 ،21] بررسی چندین در مکرر طور به هاآن که

 زاراب چندین در گسترده طور به و اند گرفته قرار بحث مورد[31

 هاآن از مورد ده تنها ،[41 ،40] اند شده استفاده مرکزی سنجه

 و انقوتش نقاط زیستیشان، ترکیب با عمیقشان بررسی برای

 و اندشده انتخاب ،(مختلف هایمتدولوژی در) ضعفشان نقاط

 نهایت، در. اندشده بررسی وضوح به کاربردی هایجهت

 مربوطه هایتوصیه و شودمی ارائه موجود تحقیقات از ایخلاصه

  .شودمی ارائه بهتر زیستی توپولوژی هایالگوریتم توسعه برای

 گره مرکزیت معیارهای های نظریه و ها مقوله - ۱

 در که ایگره مرکزیت شاخص ده بر مروری بر مطالعه این

 ،[36 ،7] است متمرکز اند،شده استفاده عموما اخیر هایسال

 حداکثر مولفه ،۲ ریزدسته مرکزیت حداکثر درجه، جمله از

 نی،درمیا مرکزیت ، همسایگی حداکثر مولفه تراکم ، همسایگی

(. ۱ جدول) شعاع و نزدیکی مرکزیت استرس، دوری، گلوگاه،

 دهش استفاده گره مرکزیت محاسبه برای که روشی به بسته

 ای همسایه بر مبتنی صورت به توانمی را ها الگوریتم است،

 و رمحو-محلی هایالگوریتم. کرد بندیطبقه مسیر بر مبتنی

 هایگره از متفاوتی هایدامنه محور،-سراسری هایالگوریتم

 .گیرندمی نظر در مرکزی محاسبات این در را شبکه

 

                                                           
1 PPI 

 
 ه: خلاصه ای از مرکزیت گر)1-)جدول

(Table-1): Node Centrality Brief 
 

 روش)همسایگی اطلاعات اساس بر گره مرکزیت: 1-۱

 (محورمحلی

 و گره خود اطلاعات روی بر دسته این به متعلق هایمرکزیت

 که شوند،می متمرکز آن مجاور همسایگی در هایگره اطلاعات
 هایرهگ توپولوژیکی موقعیت توسط عمدتا  نسبی ارتباط آن در

 هر که است شده فهمیده این، بر علاوه. شود می تعیین شبکه

 میتاه ها گره این باشد، بیشتر شبکه هسته در هاگره تعداد چه

 اتیمحاسب نظر از معمولا  مرکزیت های الگوریتم. دارند بیشتری

 ایهشبکه برای و کنندمی جویی صرفه زمان در و هستند ساده

 به توانمی را مرکزیت نوع این. هستند مناسب پیچیده و بزرگ

 مشاهده نیز درگیر شبکه محدوده از محورمحلی روش عنوان

 راس کی مستقیم همسایگی فقط که است معنی این به که کرد،

 .شودمی گرفته نظر در

 همسایه گره اطلاعات بر مبتنی الگوریتمروش اول: 

 تیاهم هیهمسا یهابر اطلاعات مربوط به گره یمبتن تیمرکز

در مورد گره، به عنوان  یمحل اطلاعات قیگره را عمدتا  از طر کی

 تیاهم ت،یمرکز تمینوع الگور نیا کند. یم یابیارز مثال، درجه

 صیتشخ گانیتعداد همسا یابیارز قیگره را عمدتا  از طر

 .دهدیم
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 ژهیبر بردار و یمبتن یها تمیلگوراروش دوم: 

 یهاهگر با ،هبر گر یمبتنهمسایگی  یبندرتبه یهاتمیالگور

که  یحال درکنند، برخورد میمهم  متساویااطراف  یگیهمسا

متفاوت است.  یمختلف به طور کل یگیهمسا یگره ها تیاهم

 یهارهگ ریبلکه تأث گانینه تنها تعداد همسا تمینوع الگور نیا

گره  تی[. مرکز42] ردیگ یرا بر اساس درجه در نظر م هیهمسا

 مولفه،  ریزدسته مرکزیتعمدتا  شامل  هینظر نیبر اساس ا

 است. همسایگی حداکثر مولفه تراکمو  همسایگی حداکثر

گره )روش  ریگره بر اساس مس تیمرکز :۱-۱

 (محورسراسری

 رهایمس نیترکوتاه نا برها را بگره ،محورسراسری یهاتمیالگور

 شپخ/انیجر ریها در مسگره تیموقع نظر به ،تراویده لاتصا ای

 قیآل از طردهی[. انتشار ا10] کنندیم یبندترازاطلاعات، 

 یایدن یهاحال، شبکه نیشود. با ا یانجام م ریمس نیترکوتاه

عوامل  ر،یمس نیترتر هستند و علاوه بر کوتاهدهیچیپ اریبس یواقع

در نظر گرفته شوند. عامل  دیبا زیمانند تحمل خطا ن یگرید

 یهاکند، تعداد گرهیم نییاطلاعات را تع انیکه جر یگرید ژهیو

انتشار  ، زمانشتریب یانیم یهااست. هر چه تعداد گره یانیم

در اطلاعات  ریتأخ یحت ای فیو تحرتر بیش اطلاعات انیجر

شیاتصال ب هاییال. نشان داده شده است که اگر شتریب یارسال

 تیو قابل تیوجود داشته باشد، امن ایهر دو گره نیب یتر

ها در [. گره43شبکه بالاتر خواهد بود ] ستمیکل س نانیاطم

 را فیگره با اتصالات ضع یهاخوشه نیارتباط ب سراسریسطح 

 بنا بهکنند. یم میپل تنظ کیبه عنوان  رسانیبا خدمت

 نیا ،یوانیو ح یانسان هایتیجمع یشده بر روانجام قاتیتحق

انتشار اطلاعات و ثبات کل خوشه  یبرا «ها واسط» ای «پل ها»

 هینظر نیگره بر اساس ا تی[. مرکز44، 26هستند ] یضرور

 تیرکز، ماسترس، دوریگلوگاه،  ،مابینی تیعمدتا  شامل مرکز

 و شعاع است. یکینزد
 

ها در و کاربرد آن تیمرکز یارهایدرک مع - 1

 زیستی یهاشبکه

 هسته ایماژول های گره : شاخص1-1

 درجهشاخص اول: 

 با معیارها، پرکاربردترین از یکی عنوان به گره، یک درجه

 لفیمخت انواع برای و بوده مرتبط متعددی دینامیکی فرآیندهای
                                                           

3 GTPases 

 ،[27] کنترل قابلیت همچون پیچیده، شبکه رفتارهای از

 هایژن با که[ 7] هاب هایگره و[ 53 ،52] سازیهمگام

[. 54] است مهم دارند، مطابقت هابیماری با مرتبط بالایدرجه

 رجهد با گسترش تأثیر که است شده دریافته مثال، عنوان به

 هشبک در بلندمدت اثرات با که هنگامی[. 37] دارد مثبت ارتباط

. ستا بلافاصله تأثیر از معیاری درجه مرکزیت شود،می مقایسه

 ره باشند، آلوده شبکه هایگره از خاصی درصد اگر نمونه، برای

 ودهآل نیز است متصل آلوده هایگره آن به مستقیما  که ایگره

 گره یک به فقط شبکه گره یک اگر حتی[. 56 ،55] شودمی

 شد،با متصل دیگر هایگره به دوم گره اگر باشد، متصل دیگر

 .است زیاد آلودگی احتمال

 نوانع به. است گشته ارائه کاربرد چندین زیستی، هایشبکه در

 را رهگ گرانهتنظیم ارتباط از را بلافاصله ایارزیابی درجه نمونه،

 زا بالایی بسیار درجات دارای که هاییپروتئین. سازدمی فراهم

 های شبکه در گرسیگنال هایپروتئین اکثر با کنشبرهم

 ییعن مرکزی، کنندهتنظیم نقش یک هستند، گرسیگنال

 نوع به بسته[. 57] دهند می نشان را گریتنظیم هایهاب

 عوامل) ژن بیان در کلیدی نقشی به است ممکن درجه پروتئین،

 های پروتئین) گرسیگنال ماژول مونتاژ ،[59 ،58( ]رونویسی

 چرخش و تنوع ،[46-76( ]کینازها) تقویت ،[60-63( ]اتصال
 معول، طور به[. 68-71] کند اشاره غیره و ،(کوچک های3

 [75-72] دارند مقیاسی از آزاد معماری گرسیگنال هایشبکه

 حساب به را هاگره طبیعی همسایگی فقط درجه که جایی آن از

 شبکه توپولوژی برای مندیقدر شاخص است ممکن آورد، می

 هب نسبت تریقوی پیوند و مرکزیت سرطانی هایژن. نباشد

 در مرکزی عملکردهای بر که دارند غیرسرطانی هایژن

 وجود شواهدی حال، این با[. 76 ،77] دارد دلالت اینتراکتوم

 بیماری با مرتبط هایژن از بسیاری دهدمی نشان که دارد

[. 78] دهندنمی کدگذاری انجام هاب هایپروتئین برای معمولا 

 ایهپروتئین که است داده نشان اخیر مطالعه یک وجود، این با

 اتصال درجات غیرسرطانی هایپروتئین به نسبت سرطانی

 یک که این از است مفید شاخص یک این[. 79] دارند بالاتری

 .است شده متصل گراف به نزدیک طور به چقدر راس

  ریزدسته تیحداکثر مرکز: دومشاخص 

 اشریزدسته ترینبزرگ گره یک برای ریزدسته حداکثر اندازه

 با هاگره از ایزیرمجموعه شبکه در «ریزدسته[. »80] است



 

 دوفصلنامه محاسبات و سامانه های توزیع شده

 1۰۴۱، سال 11تا  1، صفحه 11، شماره پیاپی1سال ششم، شماره
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 اندازه. کندمی متصل هم به را ایگره دو هر که است ایلبه

 هب متعلق تواندمی گراف گره هر. است ها گره تعداد ریزدسته

 روی پیچیده، شبکه جامعه تشخیص. باشد ریزدسته چند یا یک

 ماژولار هایگره عنوان به که) گراف ریزدسته ترینبزرگ

 رئوس گروه یک. کندمی تمرکز( شوندمی شناسایی

 ودخ بین بیشتر پیوندهای با گراف رئوس از است ایزیرمجموعه

 است این ریزدسته مرکزیت حداکثر ایده[. 81] دیگران با ترکم و

 تعامل طریق از مایه در که متمایلند مهم هایپروتئین که

 است شده یافت این[. 7] بچسبند هم به شبکه در هاپروتئین

 هایژن یافتن برای توانمی را MCC الگوریتم و فیشر امتیاز که

 بندیرتبه دو هر در[. 82] کرد استفاده HCC در هاب

 پروتئین MCC پایینترین، درجه و بالاترین درجه هایپروتئین

 مرکزیت معیارهای[. 7] آوردمی دست به را تریمهم های

 هب نسبت درچه یا ویژه بردار مرکزیت مانند درجه بر مبتنی

 یا کینزدی مرکزیت مانند مسیر ترینکوتاه بر مبتنی معیارهای

 خورندیم پیوند بهتر ریزدسته اندازه حداکثر با مابینی، مرکزیت

[83.] 

 : مرکزیت نزدیکیسومشاخص 

 تیهستند، مرکز ترکیدر نمودار که به مرکز نزد ییهاگره

 یهارهبه گ ترکینزد دهدی، که نشان متری دارندپایین یکینزد

گره  نیامکان وجود دارد که ا نی[. ا84خود قرار دارند ] هیهمسا

طلاعات به ا یها و دسترسگره ریبر سا یتریقو میمستق ریها تأث

 تی[. به طور معمول، مرکز85ها داشته باشند ]در آن گره

ره گ کیاطلاعات از  انیجر کارآمدی زانیم یابیارز یبرا یکینزد

فاده ساختار شبکه است زمینهدر  ایشبکه  کیدر  گرید یهابه گره

ع ط شرواها نقکدام گره نکهیا یابیارز یبرا نیشود و همچن یم

 وارون ،یکینزد معیارشود. یدهند استفاده میآل را نشان مدهیا

 تیکند که اهمیم محاسبههر گره را  ای متوسطشبکه لهفاص

بکه ش ،یابیاز دقت ارز نانیاطم یکند. برایم یریگگره را اندازه

 د.داشته باش ییبالا یو همبستگباشد متصل  یبه خوب دیبا

 دامخاص کبطور  که نیا ییشناسا یبرا یکینزد تیمفهوم مرکز

بر ژنوم  یبزرگ مبتناسمق یکیمتابول یهادر شبکه هاتیمتابول

 و یتک سلول واناتیح هایمقایسه تفاوت، مهم هستند [86]

به دست [ و 89-91] رهایمسبندی رتبه[، 88، 87] یچند سلول

، 35] کیمتابول هایساختمانبه تکامل نسبت  نشیب آوردن

له فاص شیتکامل منجر به افزا. روند اندبه کار بسته شده [92

و  یکیمختلف شده است که منجر به کاهش نزد یرهایمس نیب

 رایمختلف شده است. مشخص شده است که مع یاجزا تیمرکز

ین کارآمدتر شبکه کیمرکز متابول یابیمکان از نظر تیمرکز

 [.93-95است ] معیار

 کلیدینقش پل ی گره ها گرنشان:  ۱-1

 گلوگاه:  نشانگر اول

به  ریمس نیموجود در درختان کوتاه تر یاز گره ها کیهر 

 هاگلوگاه نی[. ب97، 96شوند ]یم ییشناسا «گلوگاه»عنوان 

-98بودن رابطه وجود دارد ]یبالا( و اساس تیمرکز ی)گره ها

 واندتیم یکسان گره یککه  خاطرنشان کرد[. مهم است 100

عمل  ریمس نیتردرخت کوتاه نیچند یگلوگاه برا کیبه عنوان 

ا ب توانندیم ییایو باکتر یروسیو یهاعفونت ترشیکند. ب

وگاه گل یهانیدرجه بالا، که اغلب به عنوان پروتئ یهانیپروتئ

ز ا یاریبس یتعامل داشته باشند، که برا شوند،یشناخته م

 قیتحق کی[. در 47هستند ] یضرور PPI یهاشبکه

دوران  یچاق یهاسمیها و مکانژن ،یستمیس یشناسستیز

[، که در آن دوازده ژن مرکز 101] اندآشکار گشته یکودک

 کودکان یچاق در توانندیکه م اندشده ییشناسا هاب گلوگاه

شکمبه  یها کروبیم یبر رو ی[. مطالعه ا101] دخیل باشند

ت به دس ییا تواناهگلوگاهدر آن  که شبکه وجود دارد، شامل یک

 [.28] دادندمهم را نشان  یهاآوردن شاخص

 : مرکزیت مابینی نشانگر دوم

ره است که از گ ییرهایمس نیترنسبت کوتاه مابینی تیمرکز

ا به که آن ر یگرید یرهایمس نیکنند به تمام کوتاهتریعبور م

دلالت بر  مابینی تی[. مرکز102کند ] یمتصل م گانشیهمسا

 نیترگره متناسب با تعداد کوتاه کی تیدارد که مرکز نیا

[. مشخص 103آن است ] از سویی به سوی دیگر های گذرشراه

ی هاب یهابه دقت گره تواندمی مابینی تیشده است که مرکز

انتقال داده ها را  ییتواند کارا یکند که م ییشبکه را شناسا

 نیپروتئ لیپتانس ن،یپروتئ کی مابینی[. 104دهد ] شیافزا

 ینیروتئپ یهاها در شبکهنیانواع پروتئ نیارتباط ب لیتسه یبرا

 تیکزمر یکه دارا ییهانیپروتئبه [. 98] سازدآشکار میرا 

نده دهاتصال یهانیعنوان پروتئ تحتهستند  ییبالا مابینی

 یاتیح یکینامیو د یعملکرد یهایژگیبا و یدیکل

دو ماژول  نیکه شار ب ییهاتیمتابول همچون[، 106،105]

 یها. در ماژولشودارجاع می کنند،یم میبزرگ را تنظ کیمتابول

 اییسنقش اسا محتملابالا  مابینیبا  یهانیپروتئ ،گرگنالیس

دارند  گریگنالیس مسیرهایدر حفظ عملکرد و انسجام 



 

 خ.رهسپار فرد، م.صفاریه ،سرآبادانی.ع

 زیستی: ارتقاء مفهوم مرکزیت گره با استفاده از معیارهای گوناگون تحلیل توپولوژی شبکه های پیچیده
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ده کنن میمولکول تنظ کیبه عنوان  نیپروتئ تی[. اهم107]

 ینیبما[. 108، 109] ابدی یم شیآن افزا ارزشبا  دهندهساختار

 اندبتو ممکن است نیپروتئ یدهگنالیشبکه س کیگره در 

اتصال  یبرا نیپروتئ یعملکرد ییکننده توانامنعکس

 [.110باشد ] گریکدیبه  یارتباط یهانیتئپرو

 : استرس نشانگر سوم

 نیرتاست که توسط چند کوتاه ی، گرهیافتهاسترس گره کی

 یاشبکه ضرورتمند این معیار [.27] شده استاز آن عبور  ریمس

را که  یارتباط زانیم مرکزیت استرس[. 102] استبدون حلقه 

تیکم کند،یارائه م همه-به-همه تیموقع کیعنصر در  کی

 یواحدها ای ای. هر گره تا آنجا که ممکن است اشکندیم یابی

 نیرتکوتاهکه کند اگر یمنتقل م گریگره د هر را به یتاطلاعا

س استرس، استر تیو مرکز ،دنآنها وجود داشته باش نیب رهایمس

 [.111کند ] یم یریمربوطه را اندازه گ

هستند که بر مقدار متوسط  نییبالا و پا ریمقاد یها داراگره

مه ه استرسمتوسط  ریگذارد که از مقادیم استرس تاثیرتنش 

 یقرار م استرستحت  یگره زمان کی. دیآیها به دست مگره

 آن را ملاقاتبه طور همزمان  یرمس نیکوتاه ترچندین که  ردیگ

نباشد، نشان  یاسترس ضرور ی بالایبند. اگر درجهکنند

ز عبور ا یها براگره نیحفظ ارتباط ب یگره برا کیدهد که یم

 قیکه دو گره از طر تصورناپذیر است[. 112است ] یآن ضرور

د به کننیگره عبور نم کی قیکه از طر ییرهایمس نیکوتاه تر

 هم متصل شوند.

ره زیستی از گ یپل عملکرد کیبه عنوان  نیپروتئ کی تیاهم

گره در شبکه زیستی  کیممکن است در استرس  یارتباط یها

 نیپروتئ گرگنالیشبکه س کی، نمونه[، به عنوان 113]

در اتصال  نیپروتئ بودنمطرح[ منعکس شود. 115،114]

ه ب نظر. ابدییم شیمختلف با مقدار افزا یمیتنظ یهامولکول

 یتوان تصور کرد که استرس فقط مولکول یرابطه، م نیا تیاهم

 ریدرگ یسلول یدر عملکردها قا یکند که عم یم ییرا شناسا

 نیوتئپر-نیارتباط پروتئ یداریبر پا یکم اثرکه  یاست در حال

 دارد.

 گره استعداد هنشان :1-1

 دوری :استعداد گره شاخص اول

 بین فاصله درجه حداکثر محاسبه با را ها گره اهمیت دوری،

 شاخص اساس بر[. 114] کند می یابیکمیت ها گره سایر و آنها

 باشد، داشته تریقوی اهمیت گره یک چه هر دوری، مرکزیت

 ینب منفی همبستگی مطالعه یک. است ترنزدیک سایرین به

 بیشتر دوری مقادیر[. 49] داد نشان را دوری و اطلاعات شاخص

 گره یک اگر[. 116] دارند گره اتصال نظر از مثبت پیامد یک

 دیگر هایگره تمام که دهدمی نشان باشد، بالا دوری دارای

 دهدمی نشان پایین، دوری دیگر، سوی از[. 88] هستند نزدیک

 گره یک از( همسایگانش همه همراه به) گره یک حداقل که

 رد را پتانسیل این گره این بوضوح[. 117] است دور خاص

 قابل طور به اضافی هایگره از مختلفی انواع که کندنمی

 معیار یک بنابراین. باشند ترنزدیک خاص گره یک به ایملاحظه

 از مفرط مقادیر که است ذکر شایان. است معنادارتر بالا دوری با

 بکهش گره هر دوری سطوح میانگین با که شبکه دوری میانگین

 با مقایسه در پایین دوری[. 18] معنادارترند شود، می تعیین

 را محدودی عملکردی نقش بتواند است ممکن شبکه میانگین

 [.118] باشد حاکی

 روتئین،پ رییگسیگنال شبکه مانند زیستی، شبکه در گره دوری

 شبکه رد دیگر های پروتئین تمام که سهولتی عنوان به تواند می

 ودش تفسیر یابند می را پروتئین یک به عملکردی دسترسی

 دارمق با مقایسه در بالا نسبی دوری با گره نتیجه، در[. 119]

 موجودیت) بود خواهد خارجی تأثیرات مستعد بیشتر متوسط،

[. 114] (است عملکردی یا دقیق تنظیم یک مستعد بیومولکولی

 توانند می بالا دوری با زیستی اشیاء سایر و هاپروتئین متعاقبا،

 با هک ایشیمیایی مواد یا هاآنزیم غلظت در تغییرات سرعت به

 با مقایسه در. دهند تشخیص را هستند مرتبط هاآن

 تندهس پایین دوری دارای که آنهایی بالا، دوری با هاییپروتئین

 دارند سیستماتیک عملکرد در ثانویهای نقش معمولا 

 ریدو که این برای پایدار و قوی شبکه اتصال یک[. 120,112]

 .است ضروری کند عمل درخوری طور به

 : شعاع شاخص دوم استعداد گره

 یها را نشان مفاصله بالقوه گره نیکه قطر بزرگتر ییجا از آن

ره گ کی نیب رهایمس نیتراز قطر کوتاه مداوما کسر کردندهد، 

اه کوت یرهایمس حالت( را در نییبالا )پا ریآن مقاد گانیو همسا

بر اساس یک شعاع بزرگ [. 121دهد ] ی( ارائه می)طولان

 های دیگربطور معمول به گرهکه گره  دهدینشان م شقطر

که  ی، در حالرسدیاست که به نظر م یزیاز آن چ ترکینزد

شبکه قرار دارد  هیکه گره در حاش دهدیشعاع کوچک نشان م

راف از شعاع میانگین گ نییپا ای بالا ریمشابه، مقاد ی[. در روند7]

های گیری از مقادیر شعاع همه گرهترند، که با میانگینقابل توجه
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 سنجه حسببر  ابال یهاتی[. مرکز36]آید.گراف به دست می

رئوس در  نیشود که ایبه رئوس داده م یشعاع زمان تیمرکز

ر د گریبه همه رئوس د کینزدتقریبا با قطر شبکه  سهیمقا

 [.122سترس خود باشند ]قابل د یگیهمسا

 نیپروتئ به یکه از نظر عملکرد ن،یپروتئ کیاحتمال وجود 

 نیاز پروتئ یدرصد کم یبرا تواندیاست، اما م مربوط گرید یها

ه شبک کیعنوان شعاع گره در  تحتنامربوط باشد،  گرید یها

شبکه  کیبه عنوان مثال  ،شودبه آن ارجاع می زیستی

که  ینیوتئپر ،علت نی[. به هم123] نیپروتئ یدهگنالیس

است،  شعاع شبکه نیانگیبالاتر از م یشعاع آن به طور قابل توجه

 یتکند، ح یم فایها انیپروتئ ریسا میدر تنظ ی اینقش اساس

 ریتأث گرید یها نیپروتئ یبر رو نیپروتئ نیا تیاگر فعال

 [.124نداشته باشد ] یکسانی

 

 های مرکزیت گره گیری و مشارکت سنجهتکمیل -۰

 یکیتوپولوژ یاز شاخص ها یبرخنتایج حاکی از این است که 

 بیشینه تراکم مولفه[. 122همپوشان دارند ] ییهاافتهی

 یئوربر اساس ت بیبه ترت ریزدسته مرکزیت حداکثرو  همسایگی

ستند ههایی توپولوژیکی سنجه میمستق دانیم هیو نظر تراوش

 همسایگی مولفهو  درجه نیب یسازگار ی[. سطح بالا125]

 رگید یهاکه با گره دهدیرا نشان م یاهسته یها، گرهبیشینه

 یمراکمت یهارگرافیمرتبط هستند و احتمالا  ز به طور نزدیکی

 این را یافت یقی[. تحق28] شود لیها تشکگره نیدر اطراف ا

در  دستهریزرا با اندازه  یهمبستگ نیدرجه بالاتر تیکه مرکز

 یواقع یایدر ده شبکه دن یکیو نزد ینیبما ژه،یبا بردار و سهیمقا

 [.83دارد ]

 لیلو تح هیتجز تواند همچنینیم ،زیستی یهادر شبکه ،بعلاوه

ارند، با شعاع متوسط د سهیدر مقا ینییکه شعاع پا ییهانیپروتئ

 یترمک تیآن شبکه اهم یها برا نیپروتئ نیباشد. اگرچه ا دیمف

 گرید یهاشبکهیی متلاقی با به عنوان مرزها توانندیدارند، اما م

سبتا  ن تابشبا  گرگنالیس یهاشبکه ن،ی[. بنابرا12عمل کنند ]

را  یعملکرد یهاماژول ای واحدها تری دارد کهبیشبالا احتمال 

ش تاب نیانگیبا م ییهاکه شبکه یدر حال کنند، یدهسازمان

باز  یهاعنوان خوشهبه تری دارد کهبیش حتمالا ترنییپا نسبتا

را به هم  یمیماژول تنظ نیکه چند شوندظاهر  هانیاز پروتئ

 دیها با افتهی نیاز همه ا تیحما ی[. برا126] کنندیمتصل م

 استفاده شود یکیو نزد دوریاز  یاگسترده لیو تحل هیاز تجز

[116.] 

دارند  یهمپوشان یکیهاب شعاع و نزد یکه اعضا تیواقع نیا

[. شعاع 115دارند ] یمیها نقش تنظگره نیکه ا دهدینشان م

نه  و ره،گ ییجدا ای یکیمتوسط به نزد لیتما کیبه عنوان  دیبا

[ 19، 120گره ] تیمرکز باب در یبه عنوان اطلاعات قطع

 یکیو نزد دوریبر  یناثباتی مببا  دیبا نی. اگنجانده شود

 اد،یز اعو شع ادیز یکیبالا، نزددوری گره با  کیشود.  یبانیپشت

 [.7دهد ]ینشان م گرافرا در  یمرکز یتیموقع

 نییعت یبرا متد نیهمه به کوتاه تر گلوگاهاسترس و  ،ینیبما

[. بر اساس مطالعه 106هستند ] متکیدو گره شبکه  نیفاصله ب

در  بالا-استرس یها نیپروتئ ،ینیپروتئ یشبکه ها یرو پیشین

 تواندمید که نقش آنها نده ینشان م نیپروتئ گنالیشبکه س

[. 115مرتبط باشد ] نیبه پروتئ یمیتنظ یمولکول ها وندیدر پ

ر د نینشان دهد که پروتئ تواند همچنینیم نیوجود، ا نیبا ا

 ینیبما تیدخالت دارد. هر چه مرکز زیزیستی ن یندهایفرآ ریسا

 تیت اهمکننده باف میتنظ کیباشد، به عنوان  شتریب ینیپروتئ

حفظ عملکرد  ی[. ممکن است برا129-127دارد ] یترشیب

 یهانی[. پروتئ107باشد ] بالایی ینیبمابه  ازین کردنسیگنالیزه

مرکز شبکه دارند.  لیتشک یبرا یترشیاحتمال ب ترشیب یشعاع

تر به احتمال شعاع بزرگ نیانگیبا م گنالیس یهاشبکه

 کننده هستندعملهستند که  ییها و اجزاماژول یدارا تریبیش

[112.] 

ره گ کیکه  ییرهایتعداد مس ییشناسا یقابل ذکر است، برا

 ،عاقبامتکرد.  یریرا اندازه گ استرس دیاست، با یاتیآنها ح یبرا

به دست آوردن اطلاعات  یتوان برا یرا م ینیبمااسترس و 

 یهاجفت مابینی به مورد استفاده قرار داد. ارجاع به یلیتکم

گره  کی تیاهم یابیرا با ارز یترشیاطلاعات ب تواندیم ایگره

 یبالا نشان م ینیبما ازیدو گره متصل به دست آورد. امت یبرا

یی رهایدر طول مس ایگره حفظ اتصالات یدهد که گره برا

تنها توسط  گره کبتوان به ی [. اگر130است ] یضرور خاص

 نی، و چنرسید کند یکه دو گره را به هم متصل م ریمس کی

د، کن یاست که دو گره را به هم متصل م یریتنها مس یریمس

الا ب مابینی گرهخواهد داشت )در  ینییپا ازیامت استرسمحاسبه 

 [.121خواهد بود( ]

 نیترکم همسایگی بیشینه تراکم مولفهگزارش شده است که 

 ن،یگذارد. بنابرایبه اشتراک م گرید یهارا با گونه نیپروتئ



 

 خ.رهسپار فرد، م.صفاریه ،سرآبادانی.ع

 زیستی: ارتقاء مفهوم مرکزیت گره با استفاده از معیارهای گوناگون تحلیل توپولوژی شبکه های پیچیده
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 یشینهب تراکم مولفهشده توسط  یابیباز یکیتوپولوژ یها یژگیو

 یهاممکن است با موارد استخراج شده توسط روش همسایگی

از  هیچندلا یاشبکه قیتحق کی[. 7متفاوت باشد ] گرید

و تنها  سازدآشکار میاطلاعات را  نیشکمبه هم ومیکروبیم

 یکیتوپولوژ یبرتر را در نه رتبه بند تیاست که متابول یمورد

 متراک مولفهکه  رسدینظر، به نظر م نی[. از ا28شود ]یشامل نم

 یهاگره هایبا درجه ییهانیپروتئ ضبطدر  همسایگی بیشینه

از  یمختلف یها[. مجموعه41دارد ] یشتریب ییتوانا نییپا

بط ض همسایگی بیشینه تراکم مولفهمهم توسط  یهانیپروتئ

 دیبنرنک یطور متفاوتشبکه را به دهدیکه نشان م شوند،یم

 ضرورت دارد تا ،شبکه زیستی یناهمگون لی[. به دل7] کندیم

اعمال  ضروری یهانیپروتئ یآورجمع یبرا کردیرو نیچند

 شود.
 

 گیرینتیجه -5

پس  دهیچیپ یهامهم در شبکه یهاکه استخراج گره یدر حال

 یاز ده سال توسعه نسبتا  بالغ شده است، هنوز مشکلات شیاز ب

[. 126,121] ردیمورد مطالعه قرار گ ترشیب دیوجود دارد که با

 نیچند ،یاجتماع یهاآمده از شبکهدستبر اساس مشاهدات به

گره  کی ینسب تیاهم یابیارز یبرا تیبر مرکز یمبتن کردیرو

 یتوجه قابل شرفتیشده است و پ شنهادیزیستی پ یهادر شبکه

 ژهیوزیستی به یهاوجود، ساختار شبکه نیا ابحاصل شده است. 

متفاوت است.  یاجتماع یهااز نظر ماژولار بودن، اساسا  با شبکه

 نیتعاملات ب یایپو تیماه گری[. مشکل د125,114,119]

که به دقت  یادر شبکه یزیستی است. حت هاییتموجود

توانند به طور همزمان  یشده است، همه روابط نم یبردارنقشه

ر د تیمرکز یهاشاخص یهاافتهی ،متعاقباوجود داشته باشند. 

[. 26] مفقودند یبررس نیدر چند یاساس یهاگره ینیبشیپ

 یهامهم در شبکه یقاتیجهت تحق کی یدیاستخراج گره کل

و  پراستفاده تیمرکز اریمع ۱۱ بر مقاله نیاست. ا دهیچیپ

 است. نظر اجمالی انداختهآنها  یکاربردها

 شبکه زیستی در نظر گرفت.  لیتوان در تحل یرا م رینکات ز

 دیگره، با تیاز مرکز قیکامل و دق یابیارز کیانجام  ی( برا۱)

 هم گره هدف و هم استفاده کرد، از جمله یمختلف هایسنجهاز 

 شینهبی تراکم مولفهگره،  تیمرکز یارهایمع گریآن. با د یاناطراف

 . دریممکن است به عنوان مکمل مورد استفاده قرار گ همسایگی

 یبرا بتوانند ممکن است یمتنوع تیمرکز هایسنجه( ۲)

 نیمختلف استفاده شود که در ا یها با عملکردهاگره ییشناسا

 تیپل زدن و حساس یهابودن، نقش ماژولارعنوان به قیتحق

 . شوندینشان داده م

 ؛عو شعا ،یکینزد ،دوری ؛و مولفه همسایگی بیشینه  درچه( 3)

هستند که اغلب  آتیگره  یمرکز یهاگروه مابینیو  استرس

 . اندسنجی متقابل یافتهاعتبار

هر گره را  تیمرکز یهاتیمهم است که محدود نی( همچن0)

 ایشده است  تیشبکه هدا ایآ نکهیا همچون م،یریدر نظر بگ

 است. خودحلقه ها یدارا

از  تا است ضروری تر،شیزیستی ب یهابودن دادهبا دردسترس

ا بر ر تیو مفهوم مرکز میعبور کن محض یکیتوپولوژ یارهایمع

 شناختیستیز یهاتیمنحصر به فرد فعال یهایژگیاساس و

زنده خواهد آمو اریدانش زیستی بس با رانه قاتی. تحقمیکن ریتفس

های کنامو تکامل  هارکزیتب میمثال، با ترک یبود، برا

ل از راه ح یکی. یکروبیمرقابت یا معاونت  از منظر یکیاکولوژ

بر اساس  یعملکرد یکردهایرو به کارگیری شدهتوصیه یها

انتظار  نده،ی[. در آ30است ] لیزیستی مورد تحل ینوع شبکه ها

 هاییشامل کاربر یریگاندازه یارهایکه توسعه مع رودیم

 همچون شتر،یب یساختارها تیباشد که با مرکز یشتریب

 د.باش جور شدهپلکسمالتی یهاشبکه ای هیچند لا یهاشبکه
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Abstract 

   The interpretation of the results of biological 

networks should always depend on the 

topological study of the nodes, currently there 

is no consensus on how to use these criteria, 

and most network analyzes always lead to a 

basic interpretation of a limited number of 

criteria. A biological network is any network 

that is used for biological systems. A network 

is a system that includes sub-parts that are 

connected to each other in the majority of a 

whole, such as different species that are related 

to each other in the food web of the whole. To 

fully understand biological networks, a 

coherent understanding of the concept of node 

centrality is essential. Therefore, for 10 typical 

node metrics in biological networks, this study 

first evaluates their current applications, 

advantages, disadvantages, as well as their 

potential applications. Then, an overview of 

previous studies is provided and 

correspondingly, suggestions are provided to 

improve biological topology algorithms. 

Finally, the following recommendations are 

presented in this study: (1) A comprehensive 

and accurate evaluation of node centrality 

requires the use of multiple criteria, including 

both the target node and its surrounding 

neighbors, and it can be calculated from the 

maximum neighborhood density component, 

as used in addition to other criteria of node 

centrality; (2) different centrality measures can 

be used to identify nodes with different 

functions, which are depicted in this study as 

modular adjacencies, bridging roles, and 

aptitude. and (3) the following groups of node 

centrality can often be validated against each 

other, including degree and maximum 

neighborhood component, oddness, closeness 

and radius, stress, and betweenness. 


